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Bu çalıĢma ile ülkemizde yayılıĢ gösteren Conringia cinsine ait türlerin çekirdek 
(nrDNA) ITS ve kloroplast (cpDNA) trnL-F bölgelerinin moleküler sistematik 
analizi yapılarak filogenetik iliĢkileri değerlendirilmiĢtir. ÇalıĢma sonucunda, 
Conringia türlerine ait ITS bölgelerinin Adenin + Timin bazının en çok olduğu 
türde oranı % 49.05 iken, en az olduğu türde ise % 40.39‟dur. Guanin + Sitozin 
bazının en çok olduğu türde oran % 59.61 iken, en az olduğu türde % 50.95‟dir. 
trnL-F bölgelerinin Adenin + Timin bazının en çok olduğu türde oran % 68.31 ve 
en az olduğu türse ise bu oran % 57.54 çıkmıĢtır. Guanin + Sitozin bazının en çok 
olduğu türde oran % 42.26 iken en az olduğu tüde ise % 31.69‟dur. Türler arası 
genetik uzaklık matrisleri incelendiğinde, ITS verilerinde birbirine en yakın 
mesafede olan türlerin değeri 0.00 iken, birbirine en uzak mesafede olan türlerin 
değeri ise 0.17‟dir. trnL-F verilerinde birbirine en yakın mesafede olan türlerin 
değeri 0.00, birbirine en uzak mesafede olan türlerin değerinin ise 0.90 olduğu 
gözlemlenmiĢtir. ITS ve trnL-F bölgelerinin yapılan Neighbor-Joining analizi 
sonucu oluĢan ağaçları 2 bütün grupdan oluĢmuĢtur. OluĢan filogenetik ağaçların 
sonuçları birbirini desteklemiĢtir. 
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In this study, phylogenetic analysis of Turkish Conringia (Brassicaceae) 
species was conducted based on nuclear ribosomal DNA (nrITS) and 
chloroplast DNA (trnL-F) sequences. As a result of the study, the rate of 
ITS regions belonging to Conringia species is 49.05 % in the species with 
the highest A + T base, while it is 40.39 % in the species with the least. 
While the rate of G + C base is 59.61 % in the most common species, it is 
50.95% in the species with the least. The ratio of trnL-F regions is 68.31% 
in the species with the highest A + T base and 57.54 % in the species with 
the lowest. While the rate in the type with the most G + C base is 42.26 %, it 
is 31.69 % in the least. The divergence values of nrITS sequences differed 
between 0.177 and 0.00 and divergence values of trnL-F sequences 
differed between 0.90 and 0.00. Neighbor-Joining tree generated using 
nrITS and trnL-F sequences consisted of two clades. The results of the 
phylogenetic trees formed supported each other. 
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Türkiye; Ġran-Turan, Akdeniz ve Avrupa-Sibirya olmak üzere üç farklı bitki 
coğrafyasının birleĢtiği yerde bulunması, buzul dönemlerinde canlılar için sığınak 
olması ve bazı cinslerin gen merkezi olması nedeniyle oldukça zengin bir flora ve 
çok farklı vejetasyon tiplerine sahiptir (Davis ve Hedge, 1975; Avcı, 1993). Bu 
zengin floranın oluĢmasındaki en önemli nedenler ise; farklı iklim tiplerinin 
görülmesi, topoğrafik ve jeolojik çeĢitlilikler, değiĢik su ortamı (göl, deniz, akarsu 
gibi) çeĢitlilikleri, yükseklik ve ekolojik farklılık Ģeklinde sıralanabilir (Atalay, 
1983; Çelik, 2003; Parmaksız, 2004; YeĢiltaĢ ve Kolören, 2019). 
Türkiye, üzerinde yayılıĢ gösteren bitki türleri bakımından dünyanın en zengin 
alanlarından bir tanesine ev sahipliği yapmaktadır (Avcı, 1993). 1950‟li yıllarda 
yapılan çalıĢmalarda 2480 bitki türünün ülkemizde yayılıĢ gösterdiği bilinirken 
(Birand, 1952), 2012-2017 yılları arasında yapılan flora yayınlarına göre; 11959 
civarında damarlı bitki taksonu bulunmakta ve bunlardan 3240 türün endemik 
olduğu bilinmektedir (Gemici, 1994; Göktürk ve Sümbül, 2014; Keskin ve Savran, 
2020). Türkiye florasında bulunan toplam takson sayısının, bütün Avrupa 
ülkelerinde yayılıĢ gösteren bitki türlerinin toplam takson sayısına yakın olduğu 
bilinmektedir (Gemici vd., 1992; Avcı, 1993). 
Türkiye‟deki bitkilerin düzenli olarak araĢtırılması, toplanması ve incelenmesi ilk 
defa 1700‟lü yıllarda Joseph Pitton de Tournefort tarafından gerçekleĢtirilmiĢtir 
(Burtt, 2001; Burtt, 2002; ġenkul ve Kaya, 2017). Birçok ülkenin florasını 
yakından incelemiĢ olan Pierre Edmond Boissier, aynı titizlik ile Türkiye florasını 
da yakından incelemiĢ ve ortaya çıkarmıĢ olduğu 5 cilt ve 1 ek ciltten oluĢan 
„Doğu Ülkeleri Florası (Flora Orientalis)‟ adlı eseri ile Türkiye florasını içeren ilk 
eserlerden bir tanesini ortaya koymuĢtur (Boissier, 1867-1884; Boissier, 1888; 
ġenkul ve Kaya, 2017). Türkiye‟nin asıl bitki örtüsü varlığı ve zenginliğinin ortaya 
çıkarılması konusundaki en kapsamlı çalıĢma ise Peter Hadland Davis‟in 1965-
1988 yılları arasında yaptığı çalıĢmalar neticesinde yayımladığı, 9 cilt ve 2 ek 
ciltten oluĢan „Türkiye ve Doğu Ege Adaları Florası (Flora of Turkey and the East 
Aegean Islands)‟ isimli eseridir (Davis, 1965-1985; Davis vd., 1988; Güner vd., 
2000; ġenkul ve Kaya, 2017). Günümüzde halen hem lokal ölçekte hem de 
Türkiye‟nin tamamını kapsayacak ölçekte flora çalıĢmalarının devam ettiği 
bilinmektedir (Güner vd., 2012; ġenkul ve Kaya, 2017). 
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1.1. Dünya’da ve Türkiye’de Brassicaceae Familyası 
Brassicaceae familyası, daha çok kuzey yarım kürede bulunan ve nadiren 
tropiklerde yayıldığı bilinen (Koch vd., 2007), 338 cins ve 3710 türün yer aldığı 
(Al-Shehbaz vd., 2006; Warwick vd., 2006; Sıralı vd., 2013; Satıl vd., 2017); 
Türkiye‟de ise 98 cins, 605 tür ve toplamda 676 takson ile ülkemizin en büyük 
familyalarından birini temsil etmektedir (Appel ve Al- Shehbaz, 2003;  Güner vd., 
2012). 
Brassicaceae familyası, Dünya‟nın neredeyse her yerinde bulunabilen büyük 
familyalardan birisidir (Selvi vd., 2019). Büyük bir çoğunluğu kuzey ılıman 
kuĢakta ve özellikle Akdeniz havzası, Orta ve Güneybatı Asya‟da daha fazla 
yayılıĢ gözlemlenmektedir. Nadirende olsa tropiklerde ve Güney yarımkürede de 
gözlemlenebilmektedir ancak tür sayısı diğer bölgelere oranla daha azdır (Selvi 
vd., 2019). Ġran-Turan flora bölgesi yüksek oranda Brassicaceae familyasına ait 
takson içeren bir bölgedir ve bu nedenle Brassicaceae familyasının yayılıĢ 
kökeninin bu bölge olduğu düĢünülmektedir (Al-Shehbaz vd., 2007; Batur, 2014). 
1.1.1. Brassicaceae Familyası‘nın Genel Özellikleri 
Brassicaceae familyası; ekonomik önemi olan birçok türü bünyesinde 
barındırmakta ve moleküler çalıĢmaların çoğunda model bitki olarak kullanılan 
Arabidopsis thaliana (L.) Heynh. türünü de bünyesinde bulundurmasıyla birlikte 
en önemli model bitki familyalarından bir tanesi haline gelmiĢtir (Al-Shehbaz, 
2012; Koch ve Marhold, 2012). 
Brassicaceae familyası türleri, diğer familyaların bünyesinde bulunan bazı türlerin 
üniform çiçek yapısına sahip türlerinden morfolojik olarak kolaylıkla ayırt 
edilmektedirler. Çiçekleri bilateral simetrik yapıda ve genellikle dört tane serbest 
haldeki çanak yapraklardan oluĢmakta, bazı tür ve cinslerde ise ya asimetrik 
yapıda çiçek yapısı ya da bölünmüĢ çanak yapraklar gözlemlenmektedir. 
Brassicaceae familyasına ait türlerin tohumları boyut, Ģekil ve yapı bakımından da 
oldukça fazla çeĢitlilik gösterirler (Appel ve Al- Shehbaz, 2003; Al-Shehbaz vd., 
2006; Satıl vd., 2017). 
Brassicaceae familyasının üyelerinin büyük bir çoğunluğu tek yıllık bitkilerden 
oluĢmuĢtur. Küçük bir kısmı ise çok yıllık bitkiler, küçük çalı veya yarı çalı olmak 
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üzere çok fazla sayıda popülasyondan meydana gelmiĢtir (Warwick ve Sauder, 
2005; Sıralı vd., 2013). 
1.1.2. Brassicaceae Familyası‘nın Ekonomik ve Tıbbi Önemi 
Familya bünyesinde yer alan bitki baharatlarının içeriği ve karıĢımı incelendiğinde 
Brassicaceae familyası üyelerinin tohumlarının, 7000 yıl öncesine kadar 
kullanıldığı ve sıklıkla ekimi yapıldığı gözlemlenmektedir (Yan, 1990; Watson ve 
Preedy, 2010; Sefalı, 2020). Familya bünyesindeki bol çeĢitlilik görülmesine 
rağmen, sadece birkaç cinste yer alan üyeler insanlar tarafından yetiĢtirilmekte ve 
tüketilmektedir (IARC, 2004; Sefalı, 2020). Familya üyelerinden bazı türler 
(Alyssum L., Thlaspi L., Arabidopsis Heynh. ve Brassica L. cinsleri) bünyelerinde 
aĢırı oranda ağır metal topladıklarından dolayı çevre dostu kabul edilirler (Anjum 
vd., 2012; Sefalı, 2020). 
Brassicaceae familyasına ait ve kültür bitkisi olarak bilinen ve yetiĢtirilen kolza 
(Brassica napus L.) ve lahana (Brassica oleraceae L.)‟nın yanı sıra, yabani roka 
(Eruca vesicaria subsp. sativa Miller)‟nın Doğu ve Orta Anadolu çayır ve 
meralarında, beyaz hardal (Sinapis alba L.) ile yabani hardal (Sinapis arvensis L.) 
ülke çapında ve yabani çivit otu (Isatis tinctoria L.)‟nun ise Orta ve Güneydoğu 
Anadolu Bölgelerinde kültür bitkilerinin arasında çok yaygın bir Ģekilde yetiĢtiği 
kaydedilmiĢtir (Ekim, 1987; Sıralı vd., 2013). 
Baharat bitkileri olarak Brassica juncea L. (Hint hardalı), Armoracia rusticana 
(Lam.) Gaertner, Mey. Et Schreb. (yaban turbu), Sinapis alba L. (beyaz hardal) ve 
Erysimum ssp. L. (duvar çiçeği) türleri yer almaktadır. Yaprak lahana, baĢ lahana, 
karnabahar, brokoli, brüksel lahanası, alabaĢ ve Çin lahanası gibi Brassica 
oleracea L. çeĢitlerinin haricinde turp, bahçe teresi, roka ve Ģalgam gibi sebze 
türleri de yaygın bir Ģekilde tüketilmektedir. Brassica carinata A. Braun (Etiyopya 
hardalı), Camelina sativa (L.) Crantz (ketencik),  Crambe abyssinica Hochst. ex 
R.E. Fries (krambe), Eruca vesicaria (L.) Cav. (roka) gibi çeĢitli türlerde yemeklik 
yağ ve protein bitkileri, biyodizel yakıt bitkileri, biyolojik ürün tasarımı ve 
moleküler tarım açısından oldukça önemli bir yere sahiptir (Gugel ve Falk, 2006; 
Warwick vd., 2007; Sıralı vd., 2013). 
Brassicaceae familyasında ayrıca Capsella bursa-pastoris (L.) Medık. (çoban 
çantası), Brassica nigra (L.) Koch (siyah hardal), Sinapis arvensis L. (yabani 
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hardal), Thlaspi arvense L. (tarla akça çiçeği veya kuĢ ekmeği), Raphanus sativus 
L. (turp) ve Raphanus raphanistrum L. (yabani Turp) gibi genellikle tarım
alanlarında gözlenen 120'den fazla yabancı ot türüne de ev sahipliği yapmaktadır 
(Warwick vd., 2008; Martin vd., 2011).  
Cheiranthus cheiri (L.) Crantz (Ģebboy), Hesperis ssp. L. (çoban yıldızı) ve 
Lunaria annua L. (sedef çiçeği) gibi turpgil türleri süs bitkisi olarak evlerde, 
parklarda ve bahçelerde çok yaygın bir Ģekilde kullanılmaktadır (Martin vd., 
2011). 
1.2. Conringia Cinsine Ait Taksonlar 
Brassicaceae familyasının bir üyesi olan Conringia, Türkiye'de 6 tür ile temsil 
edilmektedir (Selvi vd., 2019). ġekil 1.1.‟de Conringia cinsinin dünya üzerindeki 
yayılıĢı gösterilmiĢtir. 
ġekil 1.1. Conringia taksonlarının dünyadaki yayılıĢı (Anonim, 2020) 
Türkiye‟de bulunan Conringia cinsinden Conringia austriaca (Jacq.) Sweet, Hort., 
Çatalca-Kocaeli Bölümü, Yukarı Fırat Bölümü ile Adana Bölümü;  Conringia 
perfoliata (C. A. Mey.) Busch., Orta ve Doğu Karadeniz Bölümleri, Yukarı 
Sakarya, Yukarı Kızılırmak ve Konya bölümleri, Yukarı Fırat, Yukarı Murat-Van 
Bölümleri, Akdeniz Bölgesi, Güneydoğu Anadolu Bölgesi;  Conringia grandiflora 
Boiss. & Heldr., Doğu Akdeniz Bölümü, Conringia orientalis (L.) Dumort., 
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Anadolu (Güneydoğu Anadolu Bölgesi dıĢında), Conringia persica Boiss., Doğu 
Karadeniz Bölümü, Erzurum-Kars ve Yukarı Murat-Van Bölümleri; Conringia 
planisiliqua Fisch. & Mey Karadeniz Bölgesi, Yukarı Sakarya ve Yukarı 
Kızılırmak Bölümleri, Erzurum-Kars ve Yukarı Fırat Bölümleri, Adana Bölümü 
(Ġran-Turan bölgesinde)‟nde belirli lokalitelerde yayılıĢ göstermektedir. Türkiye 
Florasında (Davis, 1965) Conringia perfoliata olarak bilinen tür aynı zamanda 
Conringia clavata‟nın sinonimini oluĢturmaktadır (Güner vd., 2012; Selvi vd., 
2019). ġekil 1.2.‟de Conringia taksonlarının Türkiye‟deki yayılıĢ alanlarına yer 
verilmiĢtir. 
 
ġekil 1.2. Conringia taksonlarının Türkiye‟deki yayılıĢ alanları [(1.C. grandiflora, 
2.C. orientalis, 3.C. planisiliqua, 4.C. persica, 5.C. perfoliata, 6.C. 
austriaca) (TÜBĠVES, 2020; Anonim, 2021)]  
1.3. Moleküler Sistematik 
Bitki moleküler sistematiği son yıllarda hızla değiĢen alanlardan biri olmuĢtur 
(Malik ve Sanadhya, 2017). Dizi analizlerinin ve yeni filogenetik analiz 
metotlarının geliĢimi ile (Yoshida ve Nei, 2016) moleküler sistematik alanına 
büyük oranda katkı sağlamıĢtır (Cohen, 2014). Filogenetik bilgi edinme sürecinde 
morfolojik karakterlerin fayda sağlayamadığı zamanlarda dizi analizlerinin, 
filogenetik analizler için çok fayda sağladığı görülmektedir (Cohen, 2014). Bu 
sebepten filogenetikçiler çoğunlukla dizilerin filogenisinin organizmaların 
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filogenisine fazla yakın olduğu görüĢünde hem fikir olmuĢturlar (Patwardhan vd., 
2014). Dizi analizi yöntemleri, canlıların coğrafik kökenlerinin bulunmasından 
(Jenks vd., 2013) canlıların evrimsel iliĢkilerini moleküler açıdan kanıtlamaya 
kadar birçok farklı alanda faydalanılmaktadır (Patwardhan vd., 2014). 
Angiospermlerin evrimsel iliĢkilerini belirlemek amacıyla yapılan moleküler 
çalıĢmalarda çoğunlukla kloroplast DNA‟sı (Bakker vd., 2000), mitokondri 
DNA‟sı (Vrijenhoek, 1994) veya çekirdek DNA genlerinden faydalanılmıĢtır (Ġnal 
vd., 2017). Son yıllarda yapılan çalıĢmalar neticesinde bu üç genomdaki DNA 
dizilerinin farklı oranlarda değiĢime uğradığı gözlemlenmiĢtir ve çekirdek 
genomunun daha hızlı değiĢim gösterdiği görülürken, mitokondri ve plastit 
genomlarının daha yavaĢ değiĢim gösterdiği farkedilmiĢtir (Ġnal vd., 2017). 
1.3.1. Moleküler Sistematikte Kullanılan DNA ÇeĢitleri 
Moleküler sistematikte kullanılan 3 çeĢit DNA vardır. Bunlar; 
 Nükleer Ribozomal DNA veya Çekirdek DNA (nrDNA) 
 Kloroplast DNA (cpDNA), 
 Mitokondri DNA (mtDNA)‟dır. 
1.3.1.1. Çekirdek DNA’sının Genel Özellikleri ve Sistematikte Kullanımı 
Genom büyüklüğü farklı organizmalar arasında çeĢitlilik göstermektedir. Bu 
durum çekirdek genomunun önemli sistematik ve filogenetik açıdan bilgi 
verebileceğinin göstergesidir. Çekirdek genlerinin kalıtımı ise çift ataya aittir 
(Gülbitti Onarıcı ve Sümer, 2003). ITS (iç transkripsiyon aralayıcı bölge) gen 
bölgesi korunmuĢ rDNA (ribozomal DNA) bölgesine oranla morfolojik olarak da 
taksonlar arasında varyasyon gösterdiği için genetik uzaklıklarla ilgili baz 
polimorfizmine bakılarak taksonlar arasındaki akrabalık dereceleri 
belirlenebilmekte ve filogenetik çalıĢmalar açısından oldukça önemli olup sıklıkla 
tercih edilmektedir (Dubouzet ve Shinoda, 1999). 
1.3.1.1.1. Ġç Transkribe Olan BoĢluklar ( ITS) 
ITS bölgesi, genomik DNA üzerindeki rDNA tekrarları içine yerleĢmiĢ ve 
rDNA‟nın alt birimleri ile transkribe edilerek korunmuĢ (18S, 5.8S ve 28S) 
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birbirinden ayıran iki kısımdan (ITS1 ve ITS2) meydana gelmektedir (Baldwin 
vd., 1995). ITS1 ve ITS2 bölgeleri ribozomal transkripsiyon ürününün bir parçası 
olmalarına rağmen olgun ribozomal alt birimlerin yapısına dâhil edilmezler fakat 
bu bölgeler, rRNA‟ların olgunlaĢma sürecine katkıda bulunmaktadırlar (Baldwin, 
1995). ITS1 ve ITS2 bölgelerinin nrDNA„da en çok polimorfizm gösteren 
bölümleridir ve bu sebepten dolayı bu bölgelerin bitki filogenetiğinin yeniden 
yapılanmasında önemli olduğu kanıtlanmıĢtır (He vd., 2018; Ġnal vd., 2017). 
 
ġekil 1.3. Çekirdek ribozomal DNA‟sının tekrarlı üniteleri (Saar vd., 2001) 
Filogenetik çalıĢmalarda sıklıkla ITS bölgesinin tercih edilmesinin nedenleri ise 
aĢağıdaki Ģekilde sıralanabilir; 
 Filogenetik çalıĢmalarda gerekli bilgileri verebilecek boyuttadır (600–
700). 
 Yüksek oranda kopya sayısına sahiptirler. 
 Cins ve tür içi seviyesinde ileri seviyede korunmuĢ olan rDNA gen 
bölgelerine komĢu pozisyonda bulunmaktadırlar. 
 Cins ve tür seviyesinde gerekli ve açıklayıcı bilgiler vermektedir. 
 rDNA gen bölgelerine kıyasla daha hızlı varyasyon gösterirler. 
 ITS1 ve ITS2 bölgelerine dayalı yapılan analizlerde ITS1 verileri, ITS2 
verilerine göre kesin ve güvenilir sonuçlar vermektedir. 
 rDNA‟nın 18S, 5.8S ve 28S alt birimlerinin oluĢumu boyunca görevlidir. 
 ITS bölgeleri çoğunlukla ökaryot canlılarda 5.8S gen bölgesi ile birlikte 
yorumlanmaktadır. 
 ITS bölgesinin kuvvetlendirilmesi ve hizalanması için kabul görmüĢ 
evrensel primerler kullanılmaktadır. Primerlerin oluĢturulmasında mantar 
(Sacharomyces Meyen ex E.C. Hansen), böcek (Drosophila Fallén) ve 
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bitki (Oryza sativa L. ve Hordeum vulgaris L.) dizilerinden köken almıĢtır 
(Baldwin vd., 1995; Camgöz, 2015). 
Tüm avantajlarına rağmen, ITS bölgesinin evrensel bir barkod bölgesi olmasını 
engelleyen bazı nedenler de mevcuttur. ITS bölgesinin organizmanın genomunda 
farklı nükleotid dizilerine sahip paralog genler de bulundurması ve PCR 
(polimeraz zincir reaksiyonu) çoğaltımında bu paralog genlerin de çoğaltılması, 
elde edilen DNA dizilerinin bazı bölgelerinde kararsızlıklara neden olabildiği 
belirtilmiĢtir (Yamaguchi vd., 2006; Hürkan, 2017).  Bu sebepten dolayı ITS2 
bölgesinin de PCR ile çoğaltılacak bölgeye dahil edildiğinde daha doğru sonuçlar 
alınacağı belirtilmiĢtir (Li vd., 2011; Hürkan, 2017). Eğer ITS bölgesinin tek 
baĢına barkodlama bölgesi olarak kullanılması düĢünülüyorsa, çalıĢılacak 
organizmanın genomunda bulunan ITS kopyalarında çoğaltma ile tespit edilebilir 
ve elde edilen kopyalardan da ayrı ayrı DNA dizilemesi yapılabileceği ifade 
edilmiĢtir (Hürkan, 2017). ITS bölgesinin mantarlarda da bulunabileceği dikkate 
alınarak yapılacak çalıĢmalarda Angiosperm grubuna özgü primer kullanılmadan 
PCR iĢlemi yapılacaksa eğer elde edilen PCR ürünleri arasında mantar türlerine ait 
DNA dizilerinin de kontaminasyonu olabileceği unutulmamalıdır (Hollingsworth 
vd., 2008; Hürkan, 2017). Bu nedenle ITS bölgesi PCR ile çoğaltılırken mutlaka 
evrensel bir primerin yanında çalıĢılacak bitki grubuna ait bir primer de 
kullanılmalıdır (Hürkan, 2017). 
1.3.1.2. Kloroplast DNA’sının Genel Özellikleri ve Sistematikte Kullanımı 
Bitki organel genomlarından olan kloroplast DNA popülasyon genetiği 
çalıĢmalarında ve filogenetik iliĢkilerin ortaya çıkarılması için yapılan 
çalıĢmalarda sıklıkla kullanılmaktadır (Soltis vd., 1992; Kalmer ve Tekpınar, 
2017). Kloroplast genomunda yer alıp kodlama yapmayan bölgeler genellikle 
moleküler sistematik ve bitki popülasyon genetiği alanlarında yapılan çalıĢmalarda 
tercih edilirler (Shaw vd., 2007; Kalmer ve Tekpınar, 2017). Kodlama yapmayan 
DNA bölgeleri yüksek oranda mutasyon göstermekte ve bu nedenle evrimsel 
iliĢkilerin aydınlatılmasında sıklıkla kullanılmaktadır (Taberlet vd., 1991; Kalmer 
ve Tekpınar, 2017). Kloroplast DNA‟sında yer alan ve kodlama yapmayan 
bölgelerden bir tanesi de tRNA‟dır ve evrimsel iliĢkilerin ortaya çıkartılmasında 
kullanılmaktadır (Taberlet vd., 1991; Kelchner vd., 2000; Kalmer ve Tekpınar, 
2017). trnL-trnF bölgesi de bu bölgeye ait bir bölgedir (Taberlet vd., 1991; Gielly 
ve Taberlet, 1994; Gielly ve Taberlet, 1996; Liu vd., 2006). 
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1.3.1.2.1. Genler Arası BoĢluk (trnL-trnF) 
ÇeĢitli bitki gruplarının filogenetik iliĢkilerinin ortaya çıkartılmasında sıklıkla 
kullanılan iki gen bölgesinden birisi de trnL-F bölgesidir (Kolören ve Eker, 2018). 
Kloroplast trnL-F boĢluğunda yer alan trnL-trnF bölgesi, trnL (
UAA
) 3‟ ekzonu ve 
trnF (
GAA
) geni arasındadır (Taberlet vd., 1991; Gielly ve Taberlet, 1994; Gielly ve 
Taberlet, 1996; Liu vd., 2006). Kloroplast genomunun kodlanmayan bölgelerinden 
bir tanesidir ve filogenetik çalıĢmalarda sıklıkla kullanılmaktadır (Yang ve Pak, 
2006). 
 
ġekil 1.4. trnL-F bölgesinin gösterimi (Taberlet vd., 1991) 
1.4. Filogenetik Analiz ve Filogenetik Ağaç  
Evrimsel iliĢkileri görsel olarak ortaya koymak için en uygun araç, filogenetik 
ağaçlardır. Organizmalar arası evrimsel iliĢkileri gösteren bu filogeniler, “evrim 
ağacı” ya da “yaĢam ağacı” olarak adlandırılmaktadır (Chapman ve Duval, 1982; 
Woese vd., 1985). Filogenetik incelemelerde türler arasındaki evrimsel iliĢkileri 
göstermek için kullanılan en uygun yaklaĢım ise elde edilen verilerin çeĢitli akıĢ 
Ģemaları ve istatistiksel analizler ile (Saitou ve Ġmanishi, 1989) filogenetik ağaca 
dönüĢtürülmesidir (Freeman ve Herron, 1999).  
Bir filogenetik ağaç sadece dallanma olaylarının modelini değil, bazı durumlarda 
zamanını da tanımlar. TürleĢme sırasını ve hangi taksonların yakın ya da uzak 
akraba olduklarınıda gösterir. Filogenetik ağaç, baĢlıca bir düğüm ve dallardan 
meydana gelir. Dallar türlerin atasal popülasyonlarının zaman içerisindeki 
durumlarını gösterirken, düğümler ise bir türün iki veya daha fazla türev 
popülasyona ayrıldığı noktaya karĢılık gelmektedir (Freeman ve Herron, 1999). 
Ağaçta öncülü olmayan düğüm köktür. Kök ortak bir atayı temsil eder ve ağacın 
herhangi bir yerinde yer alarak evrimsel açıdan bilgi vermektedir. Köksüz 
10 
ağaçlarda ise ortak ata tahmin edilemediğinden dolayı sadece türler arası iliĢki ön 
plana çıkarılır ve evrimsel yönü yoktur (Mount, 2001). 
1.4.1. Filogenetik Ağaç OluĢturmada Kullanılan Yöntemler 
Günümüze kadar yapılmıĢ olan filogenetik çalıĢmalarında, Neighbor-Joining (NJ), 
Unweighted Pair-Group Method with Arithmetic mean (UPGMA), Maksimum 
Likelihood (ML), Maksimum Parsinomi (MP), Bayesian-MCMC en sık kullanılan 
yöntemlerdendir ve bu yöntemlerin haricinde oldukça fazla yaklaĢımlarda 
bulunmaktadır (Halanych vd., 1995; Sarıçam ve MüĢtak, 2015). Filogenetik 
yöntemler birbirleri ile karĢılaĢtırıldığı zaman tutarlılık, etkinlik ve güçlü sonuç 
verme yönlerinden karĢılaĢtırılmaktadır. Tutarlı sonuç vermesi yöntemin 
verilerinden daha az etkilenmesidir. Etkinliği ise çok veri kullanılmıĢ olsa dahi 
analiz süresinin kısa olup doğru ağacı vermesidir. Güçlü sonuç verme ise evrimsel 
modellerin varsayımları doğrultusunda ihlal durumu gerçekleĢtiğinde bile doğru 
ağacı vermesidir (Halanych vd., 1995; Ġnal vd., 2017). 
Filogenetik ağaç oluĢturma metotları genel olarak uzaklık tabanlı metotlar ve 
karakter tabanlı metotlar olmak üzere iki dala ayrılmaktadır. Uzaklık tabanlı 
metotlar ise kendi içerisinde kümeleme tabanlı metotlar ve optimalite tabanlı 
metotlar olarak iki alt baĢlıktan oluĢmaktadır. Kümeleme tabanlı metotlar 
UPGMA ve NJ metotlarından oluĢurken, optimalite tabanlı metotlarda ise Fitch-
Margoliash ve Minimum Evolution metotlarından oluĢmaktadır. MP, ML ve 
Bayesian metotları ise karakter tabanlı metotlarda yer almaktadır (Mount, 2001). 
Uzaklık tabanlı metodu, filogenetik ağacı elde etmek için dizi grubunda her bir çift 
arasında değiĢikliklerin sayısını temel almaktadır. Birbirlerine olan genetik 
uzaklığı en az olan türler seçilerek birleĢtirilir ve bir ağaç oluĢturulur. Uzaklık 
tabanlı metotları ile hizalanması gerçekleĢtirilen diziler arasındaki farklılıkların 
miktarına göre ağaç oluĢturulur (Mount, 2001). Uzaklık tabanlı metotları, diğer 
metotlara göre daha kolay ve hızlıdır (Freeman ve Herron, 1999; Sarıçam ve 
MüĢtak, 2015). 
Saitou ve Nei'nin (1987) geliĢtirdiği NJ yöntemi, filogenetik çalıĢmalar için yaygın 
olarak kullanılan bir yöntemdir ve binlerce türün filogenilerini çıkarmak için 
kullanılmaktadır (Simonsen vd., 2008). 
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2.KAYNAK ÖZETLERĠ
Authier, (1988) ilk olarak 1985 yılında Yunanistan‟ın Skamneli köyü yakınlarında 
bir çayırda gözlemlenen ardından 1986 yılında Monodendri köyü yakınlarında da 
rastlanılan bir Conringia türüyle Yunanistan‟ın kuzey batısında karĢılaĢmıĢtır. 
Detaylı morfolojik ve fizyolojik incelemelerinin ardından Conringia planisiliqua 
türü olduğunu gözlemlemiĢ ve Conringia planisiliqua türünün Conringia 
orientalis ve Conringia austriaca türlerinden açıkça ayrıldığını ifade etmiĢtir. Bu 
hipotezini kanıtlamak içinde Paris‟te bulunan Ulusal Doğa Tarihi Müzesi 
koleksiyonlarından 2 türden çok sayıda herbaryum örneği alıp incelemiĢtir. 
Ġncelemelerinin ardından Conringia planisiliqua türü olduğunu kanıtlamıĢtır. 
Bunun ardından bu türün orada nasıl ortaya çıktığı ile ilgili incelemeler yapmıĢtır. 
Bu incelemelerin sonucunda ya doğal olarak ortaya çıktığını ya da bir insan 
kaynaklı ortaya çıktığı sonucuna varmıĢtır. Bu sonuçlardan tatmin olmadığını dile 
getirerek gözlemlemelerine devam edeceğini söylemiĢ ve diğer Conringia 
popülasyonlarının da merkezleri hakkında kısa bilgiler vermiĢtir. 
Taiyan vd., (2001) Çin‟de yayılıĢ gösteren Conringia planisiliqua türü ile ilgili 
morfolojik bir çalıĢma yapmıĢtır. ÇalıĢmasında Conringia planisiliqua türünün 
ömrü, genel yapısı, tohum yapısı, gövde, meyve, yaprak ve çiçeklenme özellikleri 
açısından detaylı bir Ģekilde incelemiĢtir. YayılıĢ gösterdiği lokalitelerden, 
bulunduğu yükseklikten ve habitat alanından da kısa bir Ģekilde bahsetmiĢtir. 
Orcan ve Binzet, (2002) Alyssum obtusifolium Steven ex DC. (Brassicaceae)‟un 
anatomik ve palinojik özelliklerini belirlenmiĢtir. Elde ettikleri veriler ile daha 
önce yapılmıĢ olan çalıĢmaları karĢılaĢtırılmıĢtır. Polenlerin boyutlarının ölçümü 
açısından sonuçlar arasında bazı farklılıklar tespit edilmiĢ ve kendi sonuçlarının 
düĢük olduğu gözlemlenmiĢtir. Bu sonuçla beraber, bu ölçümlerin teĢhis 
özellikleri olarak kullanılamayacağı sonucuna varılmıĢtır. 
Warwick vd., (2005) Brassicaceae familyasına ait bazı türlerin ITS ve trnL intron 
bölgesi dizilerine dayalı filogenetik analiz çalıĢması gerçekleĢtirmiĢlerdir. ITS ve 
ITS/trnL intron sekans verilerinin MP analizi sonucunda elde edilen verilen 
ıĢığında tartıĢmalı üyeler olarak isimlendirilen Calepina Adanson, Conringia ve 
Orychophragmus Bunge kabile için monofiletik bir köken göstermiĢlerdir. Buna 
karĢılık trnL dizileri verileri kabile içinde çok az çözülme veya hiç çözülme 
gözlemlenmezken, ITS verilerinde Brassica L., Diplotaxis DC. ve Erucastrum  C. 
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Presl için polifiletik bir köken olduğu gözlemlenmiĢtir. ÇalıĢmada kullanılan 
Conringia türlerinden Conringia planisiliqua, Conringia orientalis ve Calepina 
irregularis (Asso) Thell. ile aynı grupda yer almıĢtır. 
Al-Shehbaz vd., (2007) Türkiye‟de yetiĢen Brassicaceae familyasının 27 cinsi ve 
51 taksonu günümüzde kabul gören uluslararası ölçütlere göre düzenlenerek 
güncellenmiĢtir. Eski isimleri, güncel olan isimler ve bunlarla ilgili kayıtları ekler 
halinde sunmuĢlardır. Gorkemia Yild.‟nın, Isatis L.‟in türü dahi belirlenemeyen 
hastalıklı bir örneği olduğu farkedilmiĢtir. Bunun haricinde ise, Türkiye 
Florası‟nın ikinci ek kitabının basımından bu yana 11 cinse (Alyssum L., Arabis 
L., Bornmuellera Hausskn, Clastopus Bunge ex Boiss, Draba L., Hesperis L., 
İberis L., Litwinowia Woronow, Matthiola R.Br., Noccaea Moench ve Raphanus 
L.) ait 45 takson da Flora‟ya eklenmiĢtir. 
Beilstein vd., (2008) Brassicaceae familyasına ait bazı türlerin soylarının ve yeni 
sınırlandırılmıĢ kabilelerin güvenilirliğini değerlendirmek için, daha önce 
kloroplast geni ndhF için örneklenmiĢ taksonlar için nükleer fitokrom A (PHYA) 
geninin yaklaĢık 1.8 kb'lik bir bölgesini sıralayarak incelemiĢlerdir. Yapılan 
filogenetik analizlerde MP, ML ve Bayes metotları kullanılmıĢtır. Elde edilen 
ndhF ve PHYA verileri birleĢtirilmiĢ ve filogeniyi ortaya çıkarmak için Bayes tipi 
bir karma model yaklaĢım kullanılmıĢtır. AU (approximately unbiased test) testi 
sonucunda elde edilen toplam veriler ıĢığında Brassicaceae familyasının birkaç kez 
bağımsız bir Ģekilde evrimleĢtiği sonucuna varılmıĢtır. ÇalıĢmada Conringia 
cinsinden sadece Conringia persica türü kullanılmıĢ ve Noccaea cohleariforme 
(DC.) Á.Löve & D.Löve ile aynı dal içerisinde gözlemlenmiĢtir. 
Khosravi vd., (2009) Brassicaceae familyasının bazı üyelerinden elde edilen 155 
nükleer rDNA ITS dizilerini, Ġran‟da endemik olan 19 tür ile birlikte kullanarak 
filogenetik analiz yapmıĢlardır. ÇalıĢmanın amacı daha önce çalıĢılmamıĢ 13 cins 
ile daha önce çözülme gerçekleĢmemiĢ türlerin bir kabileye atanması olarak 
gösterilmiĢtir. ÇalıĢmada Conringia cinsinden Conringia perfoliata, Conringia 
persica, Conringia orientalis ve Conringia planisiliqua türleri kullanılmıĢtır. C. 
perfoliata, C. persica,  C. orientalis, Zuvanda exacoides (DC.) R.K. Askerova, 
Zuvanda sp. (DC.) R.K. Askerova ve Zuvanda crenulata (DC.) R.K. Askerova ile 
aynı grupda yer almıĢtır. Conringia planisiliqua türü ise Orychophragmus 
violaceus L. türü ile aynı grupda yer almıĢtır. Bu sonuca bakılarak Conringia için 
polifiletik takson sonucuna varılmıĢtır. 
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Mutlu, (2010) 20‟si Türkiye için endemik olan toplam 43 Erysimum L. 
(Brassicaceae) türünün meyve kapağı dıĢ ve iç yüzeyi LM (ıĢık mikroskobu) ve 
SEM (parçalı elektron mikroskobu) ile incelenmiĢtir. Erysimum cinsinin 5 türünde 
(E. sorgerae Polatschek, E. Hubermorathii Polatschek, E. cheiri (L.) Crantz, E. 
repandum L. ve E. vuralii Yild.) meyve kabuğunun iç yüzeylerinde ilk kez 
tüylerin varlığı gözlemlenmiĢtir.  
Moazzeni vd., (2010) daha önce yapılmıĢ olan çalıĢmalarda sadece morfolojik 
karakterlere dayanan İsatis L. (Brassicaceae) cinsinin sistematiği ITS bölgesi 
çoğaltılıp, MP ve Bayesian yöntemleri kullanılarak analiz edilmiĢtir. Bu çalıĢma, 
araĢtırmacıların tohum kabuğu mikro-kültürlenmesine dayanan son sistematik 
araĢtırmalarının bir devamı niteliğindedir. Moleküler ağaca meyve karakterlerinin 
önemli derecede yakınsama gösterdiğini ortaya çıkarmıĢlardır. Genlerin 
sınıflandırılmasında tek baĢına meyve karakterlerine güvenmenin hatalı filogenetik 
sonuçlara ve dolayısıyla yanlıĢ taksonomik sonuçlara yol açacağı saptanmıĢtır. 
Zhao vd., (2010) Brassicaceae familyasına ait bazı türlerin filogenetik iliĢkisini 
belirlemek amacıyla Chs (kalkon sentaz geni) dizileriyle yeniden analiz edilmiĢtir. 
60 cinsi 106 türünün soyoluĢu MP, ML ve NJ yöntemleri kullanılarak yeniden 
analiz edilmiĢtir. Elde edilen veriler karĢılaĢtırıldığında Camelineae Crantz 
kabilesinin monofiletik olmadığı, çalıĢmada kullanılan tek Conringia türü olan 
Conringia planisiliqua„nın önceki çalıĢmalarda yer alan yeni bir kabile olması 
gerektiği sonuçlarının aksine Isatidea Boiss. kabilesinin bir üyesi olması gerektiği 
sonucuna varılmıĢtır. Filogenetik analizler incelendiğinde Conringia planisiliqua, 
Isatis tinctoria L. ve Pachypterygium multicaule (Kar. & Kir.) Bunge ile aynı 
grupda yer almıĢtır.  
Somlyay, (2011) Conringia austriaca türü ile ilgili tüm literatürleri, Macar 
kayıtlarını, türün Macaristan ve komĢu bölgelerdeki dağılımını açıklığa 
kavuĢturmak amacıyla toplamıĢ ve revize etmiĢtir. Hatalı kayıtları belirlemiĢ ve 
doğrusu ile beraber düzenleyerek paylaĢmıĢtır. Conringia austriaca’nın 
fitocoğrafik önemine vurgu yaparak, bu türün yabancı oluĢumlarının görülme 
sıklığının abartıldığını ve bütün Avrupa kayıtlarının onaylaması gerektiğini ifade 
etmiĢtir. Orta Avrupa‟da bu türün muhtemelen buzul çağının, buzul çağları arası 




Liu vd., (2012) Brassicaceae familyasına ait bazı türlerin ve dıĢ grup olarak seçilen 
Cleome gynandra L., soylar arası filogenetik iliĢkilerini incelemek için matK 
sekansına ait dizi verileri ML, MP ve NJ metotları kullanılarak incelenmiĢtir. Elde 
edilen veriler ıĢığında Arabis L.‟in polifiletik tür olduğu ispatlanmıĢ ve önceden 
yapılmıĢ olan çalıĢmaların analizlerinde Brassiceae kabilesinde yer alan Conringia 
planisiliqua‟nın mevcut analizde Isatideae kabilesinde yer aldığı gözlemlenmiĢtir. 
Bu sonuç ıĢığında Conringia planisiliqua‟nın Isatideae kabilesinde yer alması 
gerektiğine dair yapılan önceki çalıĢmaları desteklemiĢtir. ÇalıĢmada kullanılan 
tek Conringia türü olan Conringia planisiliqua‟nın Isatis minima Bunge ve Isatis 
tinctoria L. ile aynı grupda yer aldığı gözlemlenmiĢtir. 
Bona, (2013) Brassicaceae familyasına ait Lepidium L.‟nin 14 taksonunun LM ve 
SEM kullanılarak tohum ekzomorfik özellikleri (boyut, tohum Ģekli, tohum rengi, 
tohum kanatları ve tohum yüzeyi paterni) incelenmiĢtir. SEM sonuçlarında 6 çeĢit 
tohum yüzeyi paterni (tüberküloz, retikülat, ruminant, retikülat-tüberkülat, 
retikülat-areolat ve retikülat-fovat) göstermiĢtir. Bu tohum yüzeyi modellerinde, 
Lepidium için spesifik seviyede tanısal özellikler ve farklılıklar keĢfedilmiĢtir. 
Filiz vd., (2014) Brassicaceae familyasına ait Barbarea integrifolia DC. cinsi 
Erzincan ve GümüĢhane illerinde bulunan ve nesli tükenme tehlikesi altında olan 
endemik bir türdür. 2 doğal popülasyonun 27 bireyi RAPD-PCR kullanılarak 
değerlendirilmiĢ ve ITS1 bölgesi ile de dizi analizi gerçekleĢtirilmiĢtir. ÇalıĢma 
sonucunda RAPD-PCR doğruluğu 25 RAPD primeri ile test edilmiĢtir. 13 RAPD 
primerinden 115 tekrarlanabilir DNA fragmanı ile sonuçlanmıĢtır. Bunlar arasında 
76 (% 66 civarı) fragmanın polimorfik olduğu saptanmıĢtır. ITS1 analizine göre 
ise de, bitkiler nispeten zayıf bir genetik çeĢitlilik sergilemiĢtir. GenBank veri 
tabanından toplam 60 ITS1 nükleotid sekansı ile MP ağacı oluĢturulmuĢtur. 
OluĢturulan ağaç sonucunda ITS1 dizileri % 97 benzerlik göstermiĢtir. Elde edilen 
genetik bilgilerin sadece Barbarea integrifolia için değil, aynı zamanda endemik 
ve nesli tükenme tehlikesinde ki bitki türleri için de koruma ve geliĢtirmede 
kullanılabileceği önerisinde bulunulmuĢtur. 
Simon-Porcar vd., (2015) Vella aspera Pers., V. bourgeana (Coss.) Warwick & 
Al-Shehbaz ve V. pseudocytisus L. içeren Vellinae (Brassicaceae) alt üyelerinin 
çekirdek üyelerinin evrimi ve taksonomisi hala bilinmemektedir. Bu taksonlarla 
beraber diğer Vellinae ve yakın Brassicacea türleri arasındaki evrimsel iliĢkileri 
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belirlemek adına ITS ve plastid trnTF primerleri ile fenotipik özellikler analiz 
edilmiĢtir. 
Bunawan vd., (2017) Malezya yarımadasında yayılıĢ gösteren 11 Nepenthes L. 
türünü filogenetik açıdan, ITS bölgesi ve trnL-intron bölgesini kullanarak 
incelemiĢtir. Bu çalıĢma Malezya yarımadasında Nepenthes türleri ile ilgili yapılan 
ilk moleküler filogenetik çalıĢmadır. Filogenetik ağaç oluĢturmak için NJ, MP ve 
Bayesian analizlerinden yararlanmıĢtır. Ağaçlarda 2 büyük grup gözlemlenmiĢ 
olup bir grupda ovada yayılıĢ gösteren türler  [(N. ampullaria Jack, N. mirabilis 
(Lour.) Druce, N. gracilis (Korth.) ve N. rafflesiana (Jack)] ve diğer bir grupda ise 
yaylada yayılıĢ gösteren türler [(N. sanguinea (Lindl.), N. macfarlanei (Hemsl.), 
N. ramispina (Ridl.) ve N. alba (Ridl.)] ile hem ovada hem de yaylada yayılıĢ
gösteren türler [(N. albomarginata (W.Lobb ex Lindl.) ve N. benstonei (C.Clarke)] 
gözlemlenmiĢtir. Bu veriler ıĢığında ITS ve trnL-intron dizilerinin filogenetik 
açıdan bilgilendirici karakterler sağladığı kanıtlanmıĢtır. 
Çömlekçioğlu ve Kutlu, (2018) yaprak lahana (Brassica oleracea L. var. acephala) 
bitkisinin yapraklarındaki doğal glukozinolat, toplam fenolik ve flavonoid içerik, 
antioksidan aktivite ve yaprak ekstraklarının yağ içeriği incelenmiĢtir. Bu 
çalıĢmada besin olarak tüketilen yaprak lahananın insan sağlığı için faydalı olan 
yağ asitleri ve glukozinotlar bakımından zengin olduğu ortaya çıkmıĢtır. Yaprak 
lahanadaki biyoaktif içerik ve antioksidan aktivite üzerine daha önce hiç çalıĢma 
yapılmamıĢ mevsimsel etki araĢtırılmıĢtır. Ġnsanların bolca tükettiği kıĢ 
mevsiminde biyoaktivitenin de yüksek olduğu belirlenmiĢtir. 
Ceter vd., (2018) Brassicaceae familyasına ait Aethionema W.T.Aiton cinsinin 23 
türünün polen morfolojisini incelemiĢ ve polen morfolojisinin cinsin 
taksonomisine katkısını tespit etmiĢlerdir. ÇalıĢmada polen taneleri LM ve ayrıca 
taramayı ayrıntılı olarak incelemek için SEM kullanılmıĢtır. ÇalıĢma sonucunda 
polen Ģekli, büyüklüğü, yüzey süsü, muri ve lümen Ģekli ve büyüklüğünün 
taksonların farklılaĢmasına katkıda bulunan önemli ve yararlı karakterler olduğunu 
göstermiĢtir. 
ÖzgiĢi vd., (2018) Türkiye‟de doğal olarak yetiĢen ve Brassicaceae familyasına ait 
2 endemik tür olan Noccaea elegans (Boiss.) ve Noccaea cilicica (Schott & 
Kotschy Ex Boiss.)‟nın LM ve SEM kullanılarak palinojik özellikleri 
belirlenmiĢtir. Bu endemik 2 taksonun polen tanelerinin tricolpate tipi ve 
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sferoid/suboblate Ģeklinde olduğu ortaya çıkmıĢtır. Eksinin yarı-retetikülat 
süslemesinde olduğu görüldü. ÇalıĢma sonucunda ise toplanan türler ile aile 
içindeki diğer taksonlarla yapılacak karĢılaĢtırmaların aile taksonomisine katkıda 
bulunacağı sonucuna varılmıĢtır. 
BaĢer vd., (2018) Brassicaceae familyasına ait Alyssum L. cinsinin 9 türünün 
palinojik özellikleri LM ve SEM kullanılarak incelenmiĢtir. Bu çalıĢmada 
incelenen bazı taksonların [(A. sulphureum T. R. Dudley & Hub. - Mor., A. 
trichocarpum T.R. Dudley & Hub.-Mor., A. lepido-stellatum (Hausskn. 
&Bornm.)] T. R. Dudley ve A. armenum Boiss.) polenleri ilk kez çalıĢılmıĢtır. 
ÇalıĢmanın sonucunda, tectate polenleri, subprolat, polenlerin prolate Ģekilleri, 
heteropolar simetri gibi bazı ortak özelliklerini ortaya koymuĢtur. Açıklık tipi 
tricolpate idi. SEM mikrofotoğraf ayrıca süsleme yapılarının retikülat olduğunu 
göstermiĢtir. 
Özüdoğru, (2018) Brassicaceae familyası içerisinde sistematik anlamda en 
problemli cinslerden biri kabul edilen Noccaea Moench cinsinin Thlaspiceras F. 
K. Mey. (bazı yazarlar tarafından hala ayrı bir cins olarak değerlendirilmektedir.) 
tür kompleksine ait 7 türün 21 popülasyonuna ait bireylerin ilk kez filogenetik 
anlamda plastidik trnQ-5’rps16 bölgesi kullanılarak değerlendirmiĢlerdir. ÇalıĢma 
sonucunda ilk defa kullanılan trnQ-5’rps16 belirtecinin hem mutasyon hızının 
daha yüksek olan kloroplast genomuna ait olması hem de bu genomun küçük bir 
kısmını temsil ediyor oluĢundan dolayı sistematik çalıĢmalarda uygun olmadığı, 
tür içi genetik çalıĢmalarda türlerin biyocoğrafik geçmiĢlerini çıkarmada daha 
kullanıĢlı olacağı sonucuna ulaĢılmıĢtır. 
Gönen vd., (2019) Brassicaceae familyasına ait Bornmuellera Hausskn. cinsinin 
Türkiye‟ye özgü 2 türünün [(Bornmuellera kiyakii (Aytaç & Aksoy), 
Bornmuellera glabrescens (Boiss. & Balansa) Cullen & T. R. Dudley)] 
morfolojik, polen, anatomik, meyve ve her iki taksonun tohumlarının ilk kapsamlı 
araĢtırması yapılmıĢtır. ÇalıĢılan taksonların polen morfolojisinde genellikle 
birbirine benzer olduğu, meyve anatomik karakterleri ve morfolojik karakterleri ile 
numunelerin tohum mikromorfolojisinde bazı farklılıklar gözlemlenmiĢtir.  
Karaismailoğlu, (2019) Brassicaceae familyasına ait ve Türkiye‟de yetiĢen 
Capsella bursa-pastoris Medik. ve Capsella rubella Reuter taksonlarının 
taksonomik, morfolojik ve müsilaj karakterleri üzerine incelemeler yapılmıĢtır. 
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Örnekler bireylerin çiçekli ve meyveli dönemlerinden elde edilmiĢtir. Örnekler 
toplamda 13 lokasyondan toplanarak yapılmıĢtır. Tohumlar SEM ile incelenmiĢtir. 
Tohumlardaki müsilajın oluĢumunun Capsella Medik. taksonlarının dağılma ve 
kolonizasyonunda önemli bir adaptif özelliği sağlayabilir sonucuna ulaĢılmıĢtır. 
Sevindik vd., (2020) Türkiye yayılıĢ gösteren Brassicaceae familyasına ait 
Conringia türlerinin RAPD markırlarına dayalı genetik varyasyon ve moleküler 
iliĢkilerini gerçekleĢtirmiĢlerdir. RAPD-PCR analizi sonucunda toplam 34 
karakter elde edilmiĢtir. Bu karakterlerden 4 karakter sabit, 4 karakter parsimoni 
bakımdan bilgi verilmeyen ve 26 karakter parsimoni bakımından bilgi 
vermektedir. ÇalıĢmalarında polimorfizm oranının yaklaĢık % 88 olarak tespit 
etmiĢlerdir.  
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3. MATERYAL VE YÖNTEM
3.1. Materyal 
3.1.1. Bitkisel Materyal 
ÇalıĢma materyalini oluĢturan Conringia cinsine ait 6 türün 14 popülasyonu 
(Conringia grandiflora,  Conringia orientalis, Conringia planisiliqua, Conringia 
persica, Conringia perfoliata, Conringia austriaca) Akdeniz, Ġç Anadolu ve Doğu 
Anadolu Bölgelerinde yayılıĢ gösterdikleri lokalitelerden Munzur Üniversitesi, 
Tunceli Meslek Yüksekokulu, Tıbbi Hizmetler ve Teknikler Bölümünden Doç. Dr. 
Mehmet Yavuz PAKSOY tarafından toplanmıĢ ve teĢhis edilmiĢtir. Tespit edilen 
lokalitelerden toplanan Conringia taksonlarının teĢhislerinde Davis‟in editörü 
olduğu Türkiye Florası‟nın 1. cildinde (Davis, 1965) yer alan ve Hedge tarafından 
(1965) düzeltilip yenilenme çalıĢması yapılmıĢ olan kaynaktan faydalanılmıĢtır. 
Toplanan bitki örneklerinin genç yaprakları DNA izolasyonu için silika jeller 
içerisine alınarak laboratuvara taĢınmıĢtır. ÇalıĢmamızı silika jeller içerisinde 
muhafaza edilen bitki örneklerini kullanarak gerçekleĢtirdik. Taksonların 
Türkiye‟deki yayılıĢları ġekil 3.1.‟de harita üzerinde gösterilmiĢ, incelenen 
taksonların toplanma lokalitelerine ait bilgilere ise Çizelge 3.1.‟de yer verilmiĢtir. 
ġekil 3.1. Conringia taksonlarının toplandığı yerler (Anonim, 2021) 
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Çizelge 3.1. Conringia türlerinin toplandığı lokaliteler 
Numara Tür Adı Toplandığı Lokaliteler ve Toplayan 
1 C. grandiflora
Antalya/Alanya-Hacı Mehmetli Köyü, 150-
200 m, 21.03.2014, Mehmet Yavuz Paksoy 
2 C. grandiflora
Antalya/Akseki/Çukurköy-Mutiçi Arası, 
Maki Açıklığı, 500 m, 21.03.2014, Mehmet 
Yavuz Paksoy 
3 C. perfoliata
Ankara/AyaĢ-Beypazarı, Akkaya Köyü 
Civarı, 650 m, 19.05.2014, Mehmet Yavuz 
Paksoy 
4 C. planisiliqua
Ankara/AyaĢ-Beypazarı, Akkaya Köyü 
Civarı, 700 m, 19.05.2014, Mehmet Yavuz 
Paksoy 
5 C. orientalis
Ankara/Polatlı, Kavuncu Köprüsü Yanı, 
Bataklık Yerler, 850 m, 19.05.2014, 
Mehmet Yavuz Paksoy 
6 C. planisiliqua
Ankara/Nallıhan-Çayırhan Arası, Step, 650 
m, 19.05.2014, Mehmet Yavuz Paksoy 
7 C. planisiliqua
KırĢehir/Ġnanç Köyü KarĢısı, Üçkuyu 
gerisi, Kayalık yerler, 1450 m, 17.05.2014, 
Mehmet Yavuz Paksoy 
8 C. perfoliata
Kayseri/PınarbaĢı, ġirvan Dağı Güney 
Yamaçları, Dağ Bozkırı, 1700 m, 
16.05.2014, Mehmet Yavuz Paksoy 
9 C. planisiliqua
Kayseri/Bunyan, Korumaz Dağı, Bölünya 
Mevkii, Tarla Kenarı, 1500 m, 16.05.2014, 
Mehmet Yavuz Paksoy 
10 C. perfoliata
Sivas/Yıldızeli, Kümbet Köyü, Step, 1500 
m, 15.02.2014, Mehmet Yavuz Paksoy 
11 C. planisiliqua
Sivas/Zara Yolu, Tödürge Gölü Kenarı, 









Adana/Kozan, Gürümze Köyü Üst Kısımları, 






Elâzığ/Keban-Elâzığ Arası, 5 km, Bozkır, 850 m, 





Van/BaĢkale, Çuh Geçidi, Step, 2500 m, 
29.05.2013, Mehmet Yavuz Paksoy 
 
3.1.2. ÇalıĢmada Kullanılan Kimyasallar 
3.1.2.1. Genomik DNA Ġzolasyonunda Kullanılan Kimyasallar 
Bitki materyallerinin genomik DNA‟sı GeneMark (katalog numarası: DP022) 
Plant Genomic DNA Purification Kit ile izole edilmiĢtir.  
3.1.2.1.1. GeneMark Kiti Ġle Yapılan Ġzolasyonda Kullanılan Kimyasallar 
 Extraction Solution A  
 Extraction Solution B  
 RNaseA Solution  
 Precipitation Solution  
 Binding Solution-Etanol  
 Wash Solution  
 Elution Solution  
3.1.2.1.2. PCR’de Kullanılan Kimyasallar 
PCR reaksiyonlarında kullanılan primerlerden stok hazırlamak için yaklaĢık 15 sn 
12.000 rpm‟de (dakikadaki döngü sayısı) santrifüj yapılarak kuru çökeltinin tüpün 
dibinde toplanması sağlanmıĢtır. Daha sonra her bir primer sulandırılarak 




Çizelge 3.2. PCR‟de kullanılan primerler ve özellikleri 
Primer Nükleotid Dizisi (5’-3’) Kaynak 
ITS5A (F) 5‟-CCTTATCATTTAGAGGAAGGAG-3‟ White vd., 1990 
ITS4 (R) 5‟- TCCTCCGCTTATTGATATGC-3‟ White vd., 1990 
trnFf (R) 5‟-ATTTGAACTGGTGACACGAG-3‟ Taberlet vd., 1991 
trnLe (F) 5‟-GGTTCAAGTCCCTCTATCCC-3‟ Taberlet vd., 1991 
3.2. Yöntem 
3.2.1. GeneMark Kiti ile Yapılan DNA Ġzolasyon Protokolü 
(0,9 g)‟dan az bir bitki dokusu havanda ezilmiĢtir. Ezilen materyal 1,5 ml‟lik 
mikrosantrifüj tüpüne aktarılmıĢtır. Üzerine; 
a) 360 ml Extraction Solution A
b) 40 ml Extraction Solution B
c) 4 ml RNase A Solution eklenmiĢtir.
Sonrasında 5-10 sn Vorteks yapılmıĢtır. 65 °C‟de 20 dk su banyosuna 
bırakılmıĢtır. 130 ml Precipitation Solution eklenerek 5 dk buzda inkübe 
edilmiĢtir. Oda sıcaklığında (14-16.000 xg)‟de 5 dk santrifüj edilmiĢtir. 
Süpernatant; 2 ml‟lik Collection Tube + Spin Filter‟ a aktarılmıĢ ve 2 dk santrifüj 
edilmiĢtir. 
Filtrate‟ı 1.5 ml‟lik mikrosantrifüj tüpüne pipetaj yapılmadan aktarılmıĢtır. 
Üzerine 350 ml Binding Solution-Etanol ilave edilerek DNA gözlemlenmiĢtir. 
OluĢan karıĢım Spin-Colonum + Collection Tube aktarılarak 1 dk santrifüj 
edilmiĢtir. Filtrat atılarak 500 ml‟lik Wash Solution eklenerek 5 dk santrifüj 
edilmiĢtir. 
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Spin Colonum‟u yeni mikrosantrifüj tüpüne transfer edilerek; 60-65 °C, 150 ml 
Elution Solution ilave edilerek 1 dk santrifüj edilerek saf DNA eldesi sağlanmıĢtır. 
3.2.2. Kullanılan PCR Protokolleri 
Çizelge 3.3. ITS primeri için kullanılan PCR programı 
Basamak Sıcaklık/Zaman Devir Sayısı 
Ön Isıtma (Ön Denatürasyon) 94 °C / 5 dk 1 Devir 
1. Basamak (Denatürasyon) 94 °C  / 45 sn 
35 Devir 2. Basamak (Primer Bağlanması) 50 °C  / 45 sn 
3. Basamak (Uzama) 72 °C  / 1 dk 
4. Basamak (Son Uzama) 72 °C  / 10 dk 1 Devir 
Çizelge 3.4. trnL-F primeri için kullanılan PCR programı 
Basamak Sıcaklık/Zaman Devir Sayısı 
Ön Isıtma (Ön Denatürasyon) 94 °C / 5 dk 1 Devir 
1. Basamak (Denatürasyon) 94 °C  / 45 sn 
35 Devir 2. Basamak (Primer Bağlanması) 50 °C  / 45 sn 
3. Basamak (Uzama) 72 °C  / 1 dk 
4. Basamak (Son Uzama) 72 °C  / 10 dk 1 Devir 
3.2.3. Agaroz Jel Elektroforezi 
PCR sonucunda oluĢan bantları gözlemlemek ve DNA izolasyonu sonuçlarına 
bakmak amacıyla %1‟lik agaroz jel elektroforezi yapılmıĢtır. ĠĢlem için ilk olarak 
0.75 g agaroz tartılmıĢ ve 75 ml 1 X TBE tamponu içinde, mikrodalga fırında 
kaynatılarak çözülmüĢtür.  KarıĢım 60 ºC‟ye soğutularak içerisine 1.2 µL 
(mikrolitre) Etidyum Bromür (EtBr) boyası ilave edilmiĢtir. Tampon, tarakları 
önceden yerleĢtirilmiĢ jel kasetine dökülmüĢ ve polimerleĢmesi için 45 dk 
bekletilerek jelin donması sağlanmıĢtır. Jel polimerleĢtikten sonra kasetten taraklar 
dikkatli bir Ģekilde çekilerek çıkartılmıĢtır.  Hazırlanan jel, elektroforez tankına 
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içerisinde daha önceden hazır bir Ģekilde bulundurulan 1 X TBE tamponunun 
içerisine yerleĢtirilmiĢtir. 
5 µL PCR ürünü ve 1 µL yükleme boyası kuyucuklara pipet yardımıyla 
yüklenmiĢtir. PCR ürününün büyüklüğünü belirleyebilmek amacıyla 4 µL DNA 
büyüklük belirleyici boĢ bir kuyucuğa yüklenmiĢtir. Örnekler 100 voltta 35 dk 
yürütülmüĢtür. Daha sonra jel, jel görüntüleme cihazına alınmıĢtır. UV ıĢığı 
altında bantlar gözlemlenmiĢ, fotoğrafları çekilmiĢ ve veriler incelenmek üzere 
kaydedilmiĢtir. 
3.2.4. Dizileme ve Dizi Analizi 
3.2.4.1. Dizileme Reaksiyonu  
ITS ve trnL-F primerleri kullanılarak çoğaltılan bölgelerin DNA dizilerini elde 
etmek amacıyla TRĠOGEN (Ġstanbul) firmasından hizmet alımı yapılmıĢtır. ABI 
prism formatında tarafımıza ulaĢtırılan dosyalardan, gelen örneklerin DNA 
dizilerinin iĢlenmesi için Finch TV ve BioEdit (Hall, 1999) programlarından 
yararlanılmıĢtır. DNA dizileri bu programlarda düzenlenip iĢlenerek uygunluk 
dizileri oluĢturulmuĢtur. OluĢturulan uygunluk dizileri Microsoft Office Word 
programına kopyalanmıĢ ve FASTA formatına getirilerek dizi hizalaması için 
hazır hale getirilmiĢtir. Dizi hizalaması için ücretsiz yararlanabileceğimiz 
ClustalW (Thampson vd., 1994) programı tercih edilmiĢtir.  
3.2.4.2. Dizilerin ĠĢlenmesi 
Her bir türe ait olan forward ve reverse primerlerine ait dizileri BioEdit ve 
FinchTV programları kullanılarak iĢlenmiĢtir. Dizileme reaksiyonlarında yanlıĢ 
okunmuĢ olan bazlar FinchTV yardımı ile kromatogramdaki reverse ve forwardda 
ki piklerin temizliğine bakılarak BioEdit programında elimiz ile düzeltilmiĢ ve 
kontikler oluĢturulmuĢtur. Böylelikle bitki örneklerimizin ITS ve trnL-F 
bölgelerine ait DNA dizilerimiz elde edilmiĢtir. 
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ġekil 3.2. BioEdit programında kullanılan DNA dizilerinin gösterimi 
ġekil 3.3. FinchTV programında DNA dizilerinin gösterimi 
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ġekil 3.4. BioEdit ve FinchTV programında kontik analizi 
3.2.4.3. Dizi Hizalaması 
Dizilerin hizalanması için FASTA formatında çalıĢan ClustalW programı 
kullanılmıĢtır. Elde edilen DNA dizileri Microsoft Office Word programı 
yardımıyla FASTA formatına çevrilmiĢ ve hizalamaya hazır hale getirilmiĢtir. 
DNA baz sıraları ClustalW programında varsayılan komutlar kullanılarak 
hizalanmıĢ ve türler arasındaki baz farklılıkları tespit edilmiĢtir. ĠĢlenip hizalanan 
diziler National Center for Biotechnology Information (NCBI) veri tabanında 
BLAST edilerek yapılan iĢlemin doğruluğu yüzdelik değerler ile kontrol 
edilmiĢtir. 
3.2.4.4. Filogenetik Analiz 
Microsoft Office Word programı yardımıyla FASTA formatına çevrilen DNA 
dizileri, MEGA 6.0 (Tamura vd., 2013) programına ait filogenetik analiz 
yazılımının uygun parametreleri kullanılarak türler arasındaki akrabalık iliĢkilerini 
ortaya koyan kümeleme temelli bir algoritma olan Neighbor-Joining (Saitou ve 
Nei, 1987) metodu ile filogenetik ağaçlar ve türler arası genetik uzaklık matrisi 
oluĢturulmuĢtur. Türler arası nükleotid kompozisyonu ise BioEdit programı 
aracılığı ile elde edilmiĢtir. Elde edilen bütün verilere ve daha önce yapılmıĢ olan 
çalıĢmalar ile karĢılaĢtırılmasına tartıĢma ve sonuç bölümünde yer verilmiĢtir. 
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4. BULGULAR
4.1. DNA Ġzolasyonu ve PCR Sonuçları 
Bitki örneklerinin genomik DNA‟larınn izolasyonu ticari kit olan GeneMark ile 
gerçekleĢtirilmiĢtir. PCR aracılığı ile ITS (ITS4 ve ITS5A primerleri) ve trnL-F 
(trnLf ve trnLe primerleri) bölgeleri çoğaltılmıĢ olup elde edilen bant 
profillerinden ITS ġekil 4.1. ve trnL-F ġekil 4.2.‟de gösterilmiĢtir. 
ġekil 4.1. Conringia türlerinin ITS bölgesine ait jel fotoğrafı 
 [(M:Marker, 1: C. perfoliata (Yıldızeli), 2: C. grandiflora (Alanya), 3: C. 
perfoliata (Ankara), 4: C. grandiflora (Akseki), 5: C. planisiliqua (KırĢehir), 6: C. 
planisiliqua (Bunyan), 7: C. perfoliata (Kayseri), 8: C. planisiliqua (Sivas), 9: C. 
persica (Van), 10: C. austriaca (Adana), 11: C. orientalis (Ankara), 12: C. 






ġekil 4.2. Conringia türlerinin trnL-F bölgesine ait jel fotoğrafı 
[(M:Marker, 1: C. perfoliata (Yıldızeli), 2: C. grandiflora (Alanya), 3: C. 
perfoliata (Ankara), 4: C. grandiflora (Akseki), 5: C. planisiliqua (KırĢehir), 6: C. 
planisiliqua (Bunyan), 7: C. perfoliata (Kayseri), 8: C. planisiliqua (Sivas), 9: C. 
persica (Van), 10: C. austriaca (Adana), 11: C. orientalis (Ankara), 12: C. 






5. TARTIġMA VE SONUÇ
Bu çalıĢma da Türkiye‟de yayılıĢ gösteren Conringia‟nın 6 türüne ait 14 
popülasyonun ITS ve trnL-F sekansları ile polimorfizmi belirlenmiĢ olup yapılan 
bu çalıĢmanın gelecekte yapılacak olan türler arası morfolojik, anatomik ve farklı 
marker sonuçlarına yol gösterici olması hedeflenmiĢtir. 
5.1. ITS Bölgesine Ait Filogenetik Ağaçlar ve Analizi 
ITS sekans verileri kullanılarak Conringia türleri arasındaki nükleotid 
kompozisyonu Çizelge 5.1.‟de, genetik uzaklık matrisi ise Çizelge 5.2.‟de yer 
verilmiĢtir. Conringia türlerine ait filogenetik ağaç ġekil 5.1.‟de, NCBI‟dan alınan 
bazı Brassicaceae türleriyle oluĢturulan filogenetik ağaca ise ġekil 5.2.‟de yer 
verilmiĢtir.  
Çizelge 5.1. Conringia türlerine ait ITS bölgesinin A, T, G, C baz içerikleri 
Popülasyon ITS 
(bp) 












































































































































































































Conringia türlerine ait ITS bölgelerinin baz içerikleri incelendiğinde; en fazla baz 
uzunluğu Conringia perfoliata (Yıldızeli) türünde 672 bp (baz çifti) uzunluğunda, 
en az baz uzunluğu ise Conringia orientalis (Elazığ) türünde 573 bp uzunluğunda 
olduğu gözlemlenmiĢtir. Adenin + Timin bazının en çok olduğu tür Conringia 
perfoliata (Kayseri) türü olurken bu oran % 49.05, Adenin + Timin bazının en az 
olduğu tür ise Conringia planisiliqua (KırĢehir) olup bu oran % 40.39 olarak tespit 
edilmiĢtir. Guanin + Sitozin bazının en çok olduğu tür Conringia planisiliqua 
(KırĢehir) türü olup bu oran % 59.61 iken, Guanin + Sitozin bazının en az olduğu 
tür ise Conringia perfoliata (Kayseri) türü olup bu oran % 50.95 olarak tespit 
edilmiĢtir.  
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Çizelge 5.2. Conringia türlerine ait ITS bölgesinin genetik uzaklık matrisi 



















































































































































































































Türler arası genetik uzaklık matrisi MEGA 6.0 programı kullanılarak yapılmıĢtır. 
Birbirine en yakın mesafede olan türlerin değeri 0.00 iken, birbirine en uzak 
mesafede olan türlerin değeri ise 0.17 olarak tespit edilmiĢtir. 
31 
ġekil 5.1. Conringia türlerine ait ITS bölgesinin Neighbor-Joining analizi sonucu 
oluĢan filogenetik ağacı 
MEGA 6.0 programı kullanılarak yapılan Neighbor-Joining ağacı 2 büyük gruptan 
oluĢmuĢtur. Grup 1, kendi içinde iki alt gruba ayrılmıĢtır: Alt Grup A; % 100 
bootstrap değeri ile Conringia planisiliqua (KırĢehir), Conringia planisiliqua 
(Sivas), Conringia planisiliqua (Bunyan), Conringia planisiliqua (Ankara), 
Conringia planisiliqua (Nallıhan) popülasyonlarından oluĢmuĢtur. Alt Grup B; % 
100 bootstrap değeri veren Conringia perfoliata (Yıldızeli), Conringia perfoliata 
(Kayseri), Conringia perfoliata (Ankara) popülasyonlarından ve % 99 bootstrap 
değeri ile yakın akraba olan Conringia persica (Van) popülasyonundan 
oluĢmuĢtur. Grup 2‟de kendi içerisinde 2 ayrı gruba ayrılmıĢtır. Alt Grup A; % 99 
bootstrap değeri ile Conringia grandiflora (Akseki) ve Conringia grandiflora 
(Alanya) popülasyonlarından oluĢmuĢtur. Alt Grup B; % 73 bootstrap değeri ile 
Conringia orientalis (Elazığ) ve Conringia austriaca (Adana) popülasyonlarından 
ve bu türlere % 98 bootstrap değeri ile yakın akraba olan Conringia orientalis 
(Ankara) popülasyonundan oluĢmuĢtur. 
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ġekil 5.2. NCBI‟dan alınan Brassicaceae türlerinin ITS bölgesi ile oluĢturulan 
Neighbor-Joining ağacı 
Bizim çalıĢmamız da NCBI‟dan Brassicaceae familyasına ait; Boreava orientalis 
Jaub & Spach (GQ131309.1), Isatis tinctoria L. (KF022713.1), Fibigia clypeata 
(L.) Medik. (KF022650.1), Lepidium ruderale L. (KJ623529.1), Sisymbrium 
altissimum L. (HQ896628.1), Arabis montbretiana Boıss. (KF547279.1), Hesperis 
matronalis L. (DQ357547.1), Alyssoides utriculata L. Medik (KF022512.1), 
Alyssum linifolium Steph. Ex Wılld. (KJ623478.1), Brassica cretica Lam. 
(GQ268075.1), Brassica deflexa Boıss. (GQ268077.1), Calepina irregularis 
(Asso) Thellung (DQ249822.1) ve Goldbachia laevigata (Bıeb.) Dc. 
(DQ357546.1) türlerinin nrITS dizileri alınarak Conringia türleri ile filogenetik 
iliĢkileri ortaya çıkarılmıĢtır. 
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5.2. trnL-F Bölgesine Ait Filogenetik Ağaçlar ve Analizi 
trnL-F sekans verileri kullanılarak Conringia türleri arasındaki nükleotid 
kompozisyonu Çizelge 5.3.‟de, genetik uzaklık matrisi ise Çizelge 5.4.‟de yer 
verilmiĢtir. Conringia türlerine ait filogenetik ağaç ġekil 5.3.‟de, NCBI‟dan alınan 
bazı Brassicaceae türleriyle oluĢturulan filogenetik ağaca ise ġekil 5.4.‟de yer 
verilmiĢtir. 












































































































































































Conringia türlerine ait trnL-F bölgelerinin baz içerikleri incelendiğinde; en fazla 
baz uzunluğu Conringia grandiflora (Alanya) 769 bp türünde, en az baz uzunluğu 
ise Conringia persica (Van) 364 bp türünde tespit edilmiĢtir. Adenin + Timin 
bazının en çok olduğu tür Conringia planisiliqua (Nallıhan) türü olup bu değer % 
68.31, Adenin + Timin bazının en az olduğu tür ise Conringia perfoliata (Ankara) 
türü olup bu değer % 57.54 olarak tespit edilmiĢtir. Guanim + Sitozin bazının en 
çok olduğu tür Conringia perfoliata (Ankara) türü olup bu değer % 42.46, Guanin 
+ Sitozin bazının en az olduğu tür ise Conringia planisiliqua (Nallıhan) türü olup
bu değerin % 31.69 olduğu tespit edilmiĢtir. 
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Çizelge 5.4. Conringia türlerine ait trnL-F bölgesinin genetik uzaklık matrisi 



















































































































































































































Türler arası genetik uzaklık matrisi MEGA 6.0 programı kullanılarak yapılmıĢtır. 
Birbirine en yakın mesafede olan türlerin değerinin 0.00 olduğu tespit edilirken, 
birbirine en uzak mesafede olan türlerin değerinin ise 0.90 olduğu tespit edilmiĢtir. 
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ġekil 5.3. Conringia türlerine ait trnL-F bölgesinin Neighbor-Joining analizi 
sonucu oluĢan filogenetik ağacı 
MEGA 6.0 programı kullanılarak yapılan Neighbour-Joining ağacı 2 büyük 
gruptan oluĢmuĢtur. Grup 1, kendi içinde iki alt gruba ayrılmıĢtır: Alt Grup A; % 
70 bootstrap değeri ile Conringia austriaca (Adana), Conringia orientalis 
(Elazığ), Conringia orientalis (Ankara) popülasyonlarından oluĢmuĢ, % 62 
bootstrap değeri ile Conringia grandiflora (Akseki) ve %87 bootstrap değeri ile 
Conringia grandiflora (Alanya) popülasyonları ile yakın akraba çıkmıĢtır. Alt 
Grup B; % 55 bootstrap değeri ile Conringia planisiliqua (KırĢehir), Conringia 
planisiliqua (Sivas), Conringia planisiliqua (Ankara), Conringia planisiliqua 
(Nallıhan) popülasyonlarından ve % 76 bootstrap değeri ile Conringia planisiliqua 
(Bunyan) popülasyonu ile yakın akraba çıkmıĢtır. Grup 2, % 96 bootstrap değeri 
ile Conringia perfoliata (Ankara), Conringia perfoliata (Kayseri), Conringia 
perfoliata (Yıldızeli) popülasyonlarından ve % 100 bootstrap değeri ile benzer 
özellik gösteren Conringia persica (Van) popülasyonundan oluĢmuĢtur. 
ITS ağacımızda Conringia planisiliqua popülasyonları Grup 1‟in Alt Grup A 
kısmı içerisinde yer alırken, Conringia persica (Van) ve Conringia perfoliata 
popülasyonları ise Alt Grup B içerisinde yer almıĢtır. Conringia grandiflora 
popülasyonları Grup 2‟nin Alt Grup A içerisinde, Conringia austriaca (Adana) ve 
Conringia orientalis popülasyonları ise Alt Grup B içerisinde yer almıĢtır (ġekil 
5.1.). 
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ġekil 5.4. NCBI‟dan alınan Brassicaceae türlerinin trnL-F bölgesi ile oluĢturulan 
Neighbor-Joining ağacı 
Bizim çalıĢmamız da NCBI‟dan Brassicaceae familyasına ait; Boreava orientalis 
Jaub & Spach (DQ518353.1), Isatis tinctoria L. (KJ765846.1), Fibigia clypeata 
(L.) Medik. (KM033543.1), Lepidium ruderale L. (KJ623450.1), Sisymbrium 
altissimum L. (AY958545.1), Arabis montbretiana Boıss. (KF547548.1), Hesperis 
matronalis L. (AY546166.1), Alyssoides utriculata L. Medik (KM033540.1), 
Alyssum linifolium Steph. Ex Wılld. (KJ623461.1), Brassica cretica Lam. 
(Y15350.1), Brassica deflexa Boıss. (GQ268052.1), Calepina irregularis (Asso) 
Thellung (AY751760.1) ve Goldbachia laevigata (Bıeb.) Dc. (KJ623408.1) 
türlerinin trnL-F dizileri alınarak Conringia türleri ile filogenetik iliĢkileri ortaya 
çıkarılmıĢtır. 
Sevindik vd., (2020) Türkiye‟de yayılıĢ gösteren Brassicaceae familyasına ait 
Conringia türlerinin RAPD markırlarına dayalı genetik varyasyon ve moleküler 
iliĢkilerini gerçekleĢtirmiĢlerdir. Yapılan çalıĢmada C. perfoliata (Yıldızeli), C. 
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perfoliata (Kayseri), C. perfoliata (Ankara) ve C. grandiflora (Akseki) türleri bir 
grup içerisinde, C. planisiliqua (KırĢehir), C. planisiliqua (Sivas) ve C. orientalis 
(Ankara), C. orientalis (Elazığ) bir grubun Alt Grup A içerisinde, C. austriaca 
(Adana), C. persica (Van) ve C. planisiliqua (Bunyan), C. planisiliqua (Ankara), 
C. planisiliqua (Nallıhan) türleri Alt Grup B içerisinde gözlemlenmiĢtir. ITS
çalıĢmamızda C. persica (Van) ve C. planisiliqua türlerinin aynı grup içerisinde 
çıkması desteklenmiĢ, C. perfoliata ve C. grandiflora türlerinin bir grup içerisinde 
çıkması desteklenmemiĢtir (ġekil 5.1.). trnL-F çalıĢmamızda ise C. austriaca 
(Adana) ve C. planisiliqua türlerinin aynı grup içerisinde çıkması desteklenmiĢ, C. 
perfoliata ve C. grandiflora türlerinin bir grup içerisinde çıkması 
desteklenmemiĢtir (ġekil 5.3.). 
Selvi vd., (2019) Brassicaceae familyasına ait Conringia türlerini anatomik ve 
mikromorfolojik olarak incelemiĢtir. Ġncelemelerinde C. perfoliata ve C. persica 
türlerinin yaprak epidermal yüzeyleri üzerinde çubuk benzeri iri mumsu Ģekiller 
gözlemlenmiĢtir. ITS ve trnL-F çalıĢmalarımızda bu iki tür aynı grup içerisinde 
yer alarak bu veriyi desteklemiĢtir (ġekil 5.1. ve ġekil 5.3.). C. planisiliqua ve C. 
perfoliata türlerinin kök enine kesitlerinde floem tabakaları 5-7 sıra, kök enine 
kesitlerinde ksilemdeki öz ıĢınlar 2-6 sıra gözlemlenmiĢtir. ITS çalıĢmamızda bu 
iki tür aynı grup içerisinde çıkarak verileri desteklemiĢtir (ġekil 5.1.). trnL-F 
çalıĢmamızda ise C. perfoliata ve C. persica bir grup içerisinde yer alarak verileri 
desteklememiĢtir (ġekil 5.3.). C. persica ve C. perfoliata türlerinin yaprak 
epidermal yüzeyleri üzerinde çubuk benzeri iri mumsu Ģekil, yaprak orta damar 
bölgesinde bulunan iletim demeti sayısı 1 olarak gözlenmiĢtir. ITS ve trnL-F 
çalıĢmalarımızda bu iki tür aynı grup içerisinde yer alarak bu verileri 
desteklemiĢtir (ġekil 5.1. ve ġekil 5.3.). C. grandiflora ve C. orientalis türlerinin 
kök enine kesitlerinde floem tabakaları 5-7 sıra, yapraktan alınan enine 
kesitlerinde türlerin mezofil tabakaları ekvifasiyal, yaprak orta damar bölgesinin 
üst epidermis altında birer sıra kollenkima gözlemlenmiĢtir. ITS çalıĢmamızda bu 
iki tür aynı grup içerisinde çıkarak verileri desteklemiĢtir (ġekil 5.1.). trnL-F 
çalıĢmamızda ise bu iki tür aynı alt grup içerisinde yer alarak bu verileri 
desteklemiĢtir (ġekil 5.3.). C. grandiflora ile C. austriaca türlerinin yaprak orta 
damar bölgesinde bulunan iletim demeti sayısı 1 olarak gözlenmiĢtir. ITS 
çalıĢmamızda bu iki tür aynı grup içerisinde yer alarak bu verileri desteklemiĢtir 
(ġekil 5.1.). trnL-F çalıĢmamızda ise bu iki tür aynı alt grup içerisinde yer alarak 
verileri desteklemiĢtir (ġekil 5.3.). C. austriaca ile C. orientalis türlerinde ortak 
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olarak hiçbir Ģey gözlemlenmemesine rağmen yaptığımız ITS ve trnL-F 
çalıĢmalarında bu iki tür aynı grup içerisinde çıkarak verileri desteklememiĢtir 
(ġekil 5.1. ve ġekil 5.3.).   
Nikolov vd., (2019) Brassicaceae familyasının 63 türünden seçilen 1827 hedef 
eksonun filogenomik veri setini kullanarak yüksek destekle yeniden 
yapılandırmıĢlardır. Yapılan çalıĢmada Conringia türlerinden sadece Conringia 
planisiliqua türü kullanılmıĢtır. C. planisiliqua türü Isatis tinctoria ile aynı grup 
içerisinde yer almıĢtır. NCBI‟dan aldığımız örnekler ile Conringia türleri 
kullanılarak oluĢturulan filogenetik ağaçlarda,  hem ITS hem de trnL-F 
çalıĢmamızda C. planisiliqua türü Isatis tinctoria ile aynı grupta yer almıĢtır (ġekil 
5.2. ve ġekil 5.4.).  
Özüdoğru vd., (2016) Brassicaceae familyasına ait Heldreichia Boiss. türlerinin 
çekirdek ITS ve kloroplast ndhF sekanslarını kullanarak filogenetik analizini 
yapmıĢlardır. ÇalıĢmada Conringia cinsinden Conringia persica ve Conringia 
perfoliata türlerini kullanmıĢlardır. Yapılan ITS sekansında ise C. perfoliata türü 
Zuvanda exacoides türü ile aynı grup içerisinde çıkmıĢtır. ndhF sekansında C. 
persica türü Noccaea caerulescens (J.Presl & C.Presl) F.K.Mey. ve Noccaea 
thlaspidioides (Pall.) F.K.Mey. türleri ile aynı grup içerisinde yer almıĢtır. 
Fırat vd., (2014) Brassicaceae familyasına ait Thlaspi aghricum P.H. Davis & Kit 
Tan türlerinin filogenetik iliĢkilerini çekirdek ITS sekanslarını kullanarak 
filogenetik analizini yapmıĢlardır. ÇalıĢmada Conringia türlerinden sadece 
Conringia perfoliata türünü kullanmıĢlardır. C. perfoliata türü Zuvanda crenulata 
ile aynı grup içerisinde yer almıĢtır. 
Liu vd., (2012) bazı Brassicaceae türlerine ait matK sekansına dayalı filogenetik 
analizleri yapmıĢlardır. matK sekansında Conringia türlerinden sadece Conringia 
planisiliqua türü kullanılmıĢtır. Conringia planisiliqua türü Isatis tinctoria ile aynı 
grupta yer almıĢtır. Hem ITS hem de trnL-F çalıĢmamızda Conringia planisiliqua 
türü Isatis tinctoria ile aynı grup içerisinde yer almıĢtır (ġekil 5.2. ve ġekil 5.4.). 
Liu vd., (2012) Brassicaceae familyasına ait türlerin filogenetik iliĢkilerini 
kloroplast matK sekanslarını kullanarak filogenetik analizini yapmıĢlardır. 
ÇalıĢmada Conringia cinsinden sadece Conringia planisiliqua türünü 
kullanmıĢlardır. C. planisiliqua türü Isatis tinctoria ve Isatis minima türleri ile 
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aynı dal içinde çıkmıĢtır. Hem ITS hem de trnL-F çalıĢmamızda C. planisiliqua 
türü Isatis tinctoria türü ile aynı grup içerisinde yer almıĢtır (ġekil 5.2. ve ġekil 
5.4.). 
Warwick vd., (2011) Brassicaceae tribe‟nin filogenetik analizini kloroplast trnL 
intron sekanslarını kullanarak filogenetik analizini yapmıĢlardır. Yapılan trnL 
intron sekansında Conringia orientalis ve Conringia perfoliata türleri aynı grup 
içinde yer almıĢtır. Hem ITS hem de trnL-F çalıĢmamızda C. orientalis ve C. 
perfoliata türleri farklı gruplarda yer almıĢtır (ġekil 5.2. ve ġekil 5.4.).
Zhao vd., (2010) bazı Brassicaceae türlerine ait chs sekansına dayalı filogenetik 
analizleri yapmıĢlardır. chs sekansında Conringia türlerinden sadece Conringia 
planisiliqua türü kullanılmıĢtır. Conringia planisiliqua türü Isatis tinctoria ve 
Sisymbrium altissimum ile aynı grup içerisinde yer almıĢtır. ITS çalıĢmamızda 
Conringia planisiliqua türü hem Isatis tinctoria hem de Sisymbrium altissimum ile 
aynı grup içerisinde yer alırken,  trnL-F çalıĢmamızda Conringia planisiliqua türü 
Isatis tinctoria ile aynı dalda ve Sisymbrium altissimum ile aynı grup içerisinde yer 
almıĢtır (ġekil 5.2. ve ġekil 5.4.). 
Warwick vd., (2010) Brassicaceae familyasına ait türlerin filogenetik iliĢkilerini 
çekirdek ITS sekanslarını kullanarak filogenetik analizini yapmıĢlardır. ÇalıĢmada 
Conringia türlerinden sadece Conringia perfoliata türünü kullanmıĢlardır. C. 
perfoliata türü Zuvanda crenulata ile aynı grup içerisinde yer almıĢtır. 
German vd., (2009) Brassicaceae familyasına ait türlerin filogenetik iliĢkilerini 
çekirdek ITS sekanslarını kullanarak filogenetik analizini yapmıĢlardır. ÇalıĢmada 
Conringia türlerinden sadece Conringia perfoliata türünü kullanmıĢlardır. C. 
perfoliata türü Zuvanda crenulata ile aynı grup içerisinde yer almıĢtır.
Khosravi vd., (2009) bazı Brassicaceae türlerine ait ITS sekansına dayalı 
filogenetik analizleri yapmıĢlardır. ITS sekansında Conringia cinsinden Conringia 
perfoliata, Conringia persica, Conringia orientalis ve Conringia planisiliqua 
türleri kullanılmıĢtır. C. perfoliata, C. persica ve C. orientalis türleri filogenetik 
ağaçta aynı grup içerisinde yer almıĢtır. Conringia planisiliqua türü ise Isatis 
tinctoria ile aynı grupta yer almıĢtır. Bizim ITS çalıĢmamızda da C. perfoliata, C. 
orientalis ve C. persica türleri aynı grup içerisinde yer almıĢtır (ġekil 5.2.). 
YapmıĢ olduğumuz trnL-F çalıĢmamızda ise C. perfoliata, C. persica türleri aynı 
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grup içerisinde yer alırken C. orientalis baĢka bir grup içinde yer almıĢtır (ġekil 
5.4.). Ayrıca C. planisiliqua türü ise Isatis tinctoria ile hem ITS hem de trnL-F 
sonuçlarında aynı grupta yer almıĢtır (ġekil 5.2. ve ġekil 5.4.). 
Beilstein vd., (2008) bazı Brassicaceae türlerine ait ndhF sekansına dayalı 
filogenetik analizini yapmıĢlardır. ndhF sekansında Conringia türlerinden sadece 
Conringia persica türü kullanılmıĢtır. Conringia persica türü Noccaea 
cohleariforme, Noccaea sp.1 Moench ve Noccaea sp.2 Moench türleri ile aynı 
grupta yer almıĢtır. 
Koch vd., (2007) bazı Brassicaceae türlerine ait trnL intron ve trnL-F sekanslarına 
dayalı filogenetik analizleri yapmıĢlardır. trnL intron ve trnL-F sekansında 
Conringia türlerinden sadece Conringia planisiliqua türü kullanılmıĢtır. Conringia 
planisiliqua türü Isatis tinctoria ve Boreava orientalis türleri ile aynı grup 
içerisinde yer almıĢtır. ITS çalıĢmamızda Conringia planisiliqua türü Isatis 
tinctoria Boreava orientalis türleri ile aynı grup içerisinde yer alırken (ġekil 5.2), 
trnL-F çalıĢmamızda ise Conringia planisiliqua türü Isatis tinctoria ve Boreava 
orientalis türleri ile aynı grup içerisinde yer almıĢtır (ġekil 5.4.).  
Warwick vd., (2005) arkadaĢları bazı Brassicaceae türlerine ait ITS ve trnL intron 
sekanslarına dayalı filogenetik analizleri yapmıĢlardır. ITS sekansında Conringia 
türlerinden sadece Conringia perfoliata türünü kullanmıĢlardır. C. perfoliata ise 
Calepina irregularis ile aynı grupta yer almıĢtır. trnL intron sekansında ise 
Conringia türlerinden Conringia perfoliata ve Conringia orientalis türlerini 
kullanmıĢlardır. C. perfoliata, C. orientalis ve Calepina irregularis aynı grupta yer 
almıĢtır. YapmıĢ olduğumuz ITS çalıĢmamızda C. perfoliata ve C. orientalis 
türleri aynı grup içerisinde yer alırken, Calepina irregularis türü ise C. 
planisiliqua ile aynı grup içerisinde çıkmıĢtır (ġekil 5.2.). trnL-F çalıĢmamızda C. 
perfoliata farklı bir grupta C. orientalis türü ise farklı grupta yer almıĢtır (ġekil 
5.4.). 
Warwick vd., (2005) Brassicaceae tribe‟nin filogenetik analizini çekirdek ITS 
sekanslarını kullanarak filogenetik analizini yapmıĢlardır. Yapılan ITS sekansında 
Conringia orientalis ve Conringia perfoliata türleri aynı grup içinde yer almıĢtır. 
ITS çalıĢmamızda C. orientalis ve C. perfoliata türleri aynı grup da yer alırken; 
trnL-F çalıĢmamızda farklı gruplarda yer almıĢtır (ġekil 5.2. ve ġekil 5.4.). 
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Yapılan bu çalıĢmada verilerin değerlendirilmesi için kümeleme temelli bir 
algoritma olan Neighbor-Joining ağaç topolojisini kullanarak belirlenen taksonlar 
arasındaki benzer dizi çiftleri ile en uygun olanı belirleyip yapılan diğer 
çalıĢmalarla karĢılaĢtırılarak elde edilen filogenetik ağacın çok daha güvenilir ve 
tutarlı sonuçlar sağladığı kanaatine varıldı. YapmıĢ olduğumuz bu çalıĢma 
neticesinde, Hem ITS hem de trnL-F sekansları ile oluĢturulan ağaçlarda, C. 
orientalis, C. grandiflora ve C. austriaca aynı grup içinde çıkmıĢtır. Ancak ITS 
analizlerinde bu türler ayrı bir grup içinde iken trnL-F sonuçlarında C. perfoliata 
ve C. persica ayrı bir grup içinde yer almıĢtır. ÇalıĢmada NCBI‟dan alınan bazı 
Brassicaceae türleri ile elde edilen sonuçlara göre, Conringia cinsinin polifiletik 
olduğu, C. planisiliqua türünün Boreava orientalis ve Isatis tinctoria türleri ile bir 
arada çıktığı ve trnL-F, trnL intron primerleri kullanılarak yapılan geçmiĢ 
çalıĢmalar ile bunun desteklendiği ortaya çıkmıĢtır. Conringia‟nın 6 türüne ait 14 
popülasyonunun ITS ve trnL-F sekans verilerinin Dünya Gen Bankası‟na 
yüklenerek barkod genlerin iĢlenmesi ve adımıza kayıt oluĢturması sağlanacaktır. 
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